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1 Cel pracy

Celem niniejszej pracy jest ukazanie rozprzestrzeniania sie wirusa Covid-19
w Polsce w sposob graficzny, tak aby zwiekszaé¢ $wiadomosé spoleczna doty-
czaca podejmowanych na terenie kraju dzialan prewencyjnych. UtworzyliSmy
ku temu dwa programy napisane w jezyku Python, jednak opierajace sie na
odmiennych modelach: SEIRD oraz Monte-Carlo. Umozliwi nam to réwniez po-
réwnanie wspomnianych metod pod katem ich doktadnoéci oraz wiarygodnosci.

2 Wstep teoretyczny

2.1 Wirusy

Wirusy, cho¢ towarzyszg ludzkoéci od zarania dziejéw, pozostaja dla nas
wciaz bytami enigmatycznymi. Przede wszystkim staja sie bytami wytacznie w
kontakcie z komoérkami nosiciela — poza nim nie sa w stanie si¢ rozmnazacé i po
okreslonym czasie inaktywuja sie. W zwiazku z tym nie sa one klasyfikowane
jako organizmy zywe, choé¢ w sklad ich budowy réwniez wchodza biatka (ami-
nokwasy) — nie jest to jednak budowa komdérkowa.

Wirusy atakuja organizm ludzki poprzez wszczepienie swojego kwasu nu-
kleinowego w DNA komorki nosiciela. Wéwcezas zaczyna ona wytwarzaé biatka
oraz powiela¢ material wirusa (DNA lub RNA) czyli elementy sktadowe nowych
wirionéw, zdolnych do infekowania kolejnych komorek.

Choroby wirusowe sa grupg, schorzen, przeciwko ktérej wcigz nie dysponuje-
my lekami. Leczenie ma zazwyczaj charakter objawowy, ale terapia zwalczajaca
wirusy nie istnieje. Organizm moze jedynie nabyé¢ odpornosé na dany typ wirusa
poprzez wejscie z nim w bezposredni kontakt — na tej wlasnie zasadzie dziala-
ja szczepienia. Istnieje jednak wiele wiruséw, przeciwko ktérym nie posiadamy
szczepionek — jednym z nich jest Covid-19.
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Rysunek 1: Schematyczne przedstawienie ataku wirusa na organizm zywy

Na ten moment wspomniany koronawirus jest okreslany mianem pandemii.
Oznacza to, ze wystepuje w tym samym czasie w kilku krajach znajdujacych
sie na tym samym kontynencie lub réznych kontynentach (w przeciwienstwie do
epidemii, ktéra wystepuje w okre$lonym czasie na danym terenie). Rozwojowi
pandemii sprzyja jego wysoka zarazliwosé, brak nabytej odpornosci wéréd ludzi
oraz mozliwo$¢ jego bezobjawowego przechodzenia.

2.2 Modelowanie komputerowe

W dzisiejszych czasach gléwnym narzedziem walki z nieznanymi dotad wi-
rusami (zatem takimi, przeciwko ktérym nie dysponujemy szczepionka) jest
wczesniejsze okreslanie ich mozliwego przebiegu w taki sposéb, aby mozna byto
podja¢ dzialania prewencyjne. Technologie ktérymi obecnie dysponujemy umoz-
liwiaja nam dokladny opis procesu rozprzestrzeniania sie epidemii, jednak ich
podwalin nalezy szukaé juz w XVIII wieku. Wowczas pierwszy opis matema-
tyczny podobnego zjawiska zaprezentowal na Akademii Francuskiej fizyk Daniel
Bernoulli. Byt on oparty na réwnaniach rézniczkowych, w ktérych wspotezyn-
niki charakteryzowaly wtasciwosci choroby zakaznej.

Rozwdj technologii informacyjnej umozliwil wykonywanie skomplikowanych
obliczen numerycznych i badan symulacyjnych, co przyczynito sie do znacznego
postepu w dziedzinie modelowania rozprzestrzeniania sie epidemii. Dzigki nim
mozemy w przyblizeniu okresla¢ liczbe nowych zachorowan, zasieg, oraz liczbe
0s6b zmartych w kolejnych dniach, co pozwala oszacowaé iloéé¢ koniecznych do
walki z epidemia Srodkéw medycznych, a takze opracowaé scenariusz walki z
nig, nim bedziemy dysponowaé¢ skuteczna szczepionka.



Ponizej przedstawiamy dwa typy modeli, ktore wykorzystaliémy do stworzenia
projektu.

Model SEIRD

Model SEIRD (ang. Susceptible-Infected-Exposed-Recovered-Dead) wykorzy-
stuje w swoim dziataniu uktad rownan rézniczkowych, reprezentujacy pieé¢ grup:
osoby podatne na zarazenie (susceptible), osoby zarazone (infected), osoby nara-
zone na zachorowanie (exposed), osoby ozdrowiale (recovered) oraz osoby zmarte
(dead). Uklad ten wyraza sie w nastepujacy sposéb:

dsS 3
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dE 3
dl
T aF — (vr +vp)I (3)
dR
= ~pl 4
dt YR (4)
dD
i
a P (5)

gdzie:

N — calkowita populacja

B — wspblezynnik zachorowan

~v — parametr okreslajacy osoby zainfekowane, ktére nabyly odpornosé
« — czas inkubacji

Jak mozna zauwazy¢, zalozenia dotyczace rozprzestrzeniania sie i okresu in-
kubacji wchodza w parametry powyzszego modelu.

Model Monte-Carlo

Dzialanie metody Monte-Carlo opiera sie na modelowaniu zmiennych pseu-
dolosowych — losowanie dokonywane jest zgodnie ze znanym rozktadem. Struk-
tura algorytmu obliczen nie jest skomplikowana, wobec czego model ten stosuje
sie w przypadkach, dla ktérych wystarcza znajomosé wyniku z niewielka do-
kladnoscia. Dokladnosé ta zalezy od liczby sprawdzen i jako$ci stosowanego
generatora liczb pseudolosowych.

Zazwyczaj przy pomocy metody Monte-Carlo tworzy sie program realizujacy
jedno zdarzenie losowe, powtarzane nastepnie N-razy, aby eksperyment byt nie-
zalezny od poprzednich. Uzyskane wyniki usrednia sie, stad alternatywna nazwa
,metoda préb statystycznych”



3 Opis projektu

3.1 Model SEIRD

Prace nad powyzszym modelem rozpoczeliSmy od opisania ukladu réwnan

rézniczkowych:

deriviy
S E, I

dsdt =
dEdt =
didt =
dRdt =
dbdt =

return

;, t. n, beta, gamma, delta, alpha, rho):
s R D=y

-beta(t) * S %I / n

betal{t) * S * I / n — delta * E

delta * E = (1 - alpha) * gamma * I - alpha * rho * I
(1 - alpha) * gamma * I

alpha * rho % I

dsdt, dEdt, dIdt, dRdt, dDdt

Nastepnie zainicjowaliSmy parametry wirusa oraz funkcje zmieniajaca je w
zaleznosci od czasu:

import numpy as np
import matplotlib.pyplot as plt
from scipy.integrate import odeint

TOTAL_POPULATION = 38000800

se, E0, IO,

R@, D® = (TOTAL_POPULATION - 10@, 10@, 8, 0, @)

INCUBATION_PERIOD, INFECTION_DURATION, LETHALITY = (4.7, 5.8, 0.834)

DEATH_DELAY,

R_B(t):
return 6.1 if t <« LOCKDOWN_DELAY else 1.2

beta(t):

LOCKDOWN_DELAY = (9, 14)

return R_@(t) * gamma




Czeé¢ kodu odpowiedzialna za zamiane parametrow wirusa na symbole wy-
korzystane w rownaniach rézniczkowych modelu SEIRD oraz rozwigzanie wspo-
mnianych rownan wyglada nastepujaco:

if __name__ = '_ _main__"':
yd = S8, E@, Id, RO, D@
t = np.linspace(@, 308)
n = TOTAL_POPULATION
alpha = LETHALITY
gamma = 1 / INFECTION_DURATION
delta = 1 / INCUBATION_PERIOD

rho = 1 / DEATH_DELAY

result = odeint(deriv, y@, t, args=(n, beta, gamma, delta, alpha, rho))
S, E, I, R, D = result.T

plotseird(t, S, E, I, R, D, LOCKDOWN_DELAY)

Tworzenie wykresu:

plotseird(t, S, E, I, R, D, L):
_+ ax = plt.subplots{1l, 1, figsize=(18, 4))
plt.title("Lo f d

ax.plot(t, alpha=@.7, linewidth=2,

ax.plot(t, r alpha=@.7, linewidth=2,

ax.plot(t, 0 alpha=@.7, linewidth=2, COVETre
ax.plot(t, 'k', alpha=8.7, linewidth=2, label='Dead')

ax.set_xlabel('Time (days)')

legend = ax.legend(borderpad=2.8)
legend.get_frame().set_alpha(®.5)
plt.showl }l




3.2 Model Monte-Carlo

Na wstepie zainicjowaliSmy parametry symulacji:

t matplotlib.pyplot as plt

INITIAL_POPULATIOM_DENSITY, INITIAL_INFECTED_DEMSITY =
SPREAD_DIRECT PROB, SPREAD_DIAGOMAL PROB = (9.86, ©.88)
RESTORATION RATE, LETHALITY = (9.08, 0.006)}
NEW_INFECTIOM_PROB, NEW _HEALTHY PROB = (90.2001, @.0001)
HEALTHY, INFECTED, RECOVERED, DEAD, EMPTY = ('green', 'red'
‘black', ‘'white')

(0.75, 0.8005)

W ponizszym fragmencie kodu znajduje si¢ klasa okna z symulacja, meto-
da umozliwiajaca stworzenie pojedynczej komoérki w calosci siatki oraz metoda
przeksztalcajaca caly obszar obrazu w siatke drobnych komorek, reprezentuja-
cych popuacje:



PandemicWindow:
__init__(self, master, canvas_dimensions=(968, 968),
box_count={128, 128)):
.canvas_width, .canvas_height = canvas_dimensions
.box_count = box_count
.box_dimensions = (canvas_dimensions[8] // box_count([8],
canvas_dimensions[1] // box_count[1])
.current_frame = 1
.data = {
3 [e1,
: [8],
[al,
ed' = [@],
[el,
[@]

.master = master

frame = tk.Frame( -master)

.canvas = tk.Canvas( .master, width= .canvas_width,
height= .canvas_height)

.canvas.bind('=Button .next_frame)
canvas.bind('=Bu .plot_data)
.canvas.pack(}
.Trame.pack()

.grid = Linit_grid()
.data_update()

init_box(self, coords, color):

|_-': on ca

X, ¥ =

width, height = .box_dimensions
¥2 = x + width

y2 = ¥y + height

.canvas.create_rectangle(x, y, x2, y2, fill=color)

. box_count
width, height = .box_dimensions

grid = [[ for _ in range{vertical_count)]
for _ in range(horizontal_count)]

1 range{horizontal_count):
y in range{vertical_count):
coords = (x % width, y * height)
it np.random.rand() == INITIAL_POPULATIOM_DEMSITY:
if np.random.rand() <= INITIAL_INFECTED_DEMNSITY:
grid[x] [y] = .init_box(coords, INFECTED)

grid[x] [y] = .init_box(coords, HEALTHY)

grid[x] [y] = .init_box(coords, EMPTY)
return grid




Metoda Monte-Carlo umieszcza na siatce zdrowych ludzi oraz kilku pierw-
szych zarazonych z uzyciem liczb pseudolosowych oraz parametréw poczatkowej
gestosci zaludnienia i szany wystapienia zarazonej osoby na poczatku symulacji.

Zapisywanie w konsoli stanu symulacji w kazdej pojedynczej klatce wyglada
nastepujaco:

get_status(self):

"8 Return status of the grid.
horizontal_count, vertical_count = box_count
healthy = infected = recovered = dead = 8

for in range{horizontal_count):
or ¥y in ramge{vertical_count):
status = .canvas.itemcget( .grid[x] [y], 'fill*}

if status == HEALTHY:
healthy += 1

elif status == INFECTED:
infected += 1

elif status == RECOVERED:
recovered += 1

elif status == DEAD:
dead += 1

return healthy, infected, recovered, dead

data_update(self):
h, i, r, d = .get_status()
=i+r+d

.data['Frame'].append( .current_frame)
.data['Healthy'].append(h)

.data['Infe '].append{i)

.data[' ].append(r)

.data[' ].append({d)
.data['Total'].append(t)

print(’ 23 ) infectec i ed and dead
in ame , total
.format(h, i, r, d .current_frame, t))

Generowanie kolejnych klatek symulacji jest wywolywane lewym przyciskiem
myszy. Zmienia stan kazdej komérki bioragc pod uwage szanse na zarazenie, ko-
morki znajdujace sie dookota oraz szanse na wyzdrowienie lub $mier¢ komorki
zarazonej.



next_frame{self, _):

Gen frame of the simulatiaon.
.current_frame += 1

horizental_count, wvertical_count = . box_count
new_grid = [[ _ in range(vertical_count)]
for _ in range(horizontal_count)]

for x in range(horizontal_count):
or y in range({vertical_count):
current_box ~grid [x] [¥]
status(box): return .canvas.itemcget(box, 'fill')

if status{current_box) == HEALTHY:
if (x>@ y=>=8
status( .grid[x - 1] [y - 1]} == INFECTED
np.random. rand() <= SPREAD_DIAGOMAL_PROB):
new_grid[x] [y] = INFECTED
elif (y > @ status( .grid[=] [y - 11} == INFECTED
np. random. rand() == SPREAD_DIRECT_PROB):
new_grid[x] [yl = INFECTED
elif (y » @ x < horizontal_count - 1
status( .grid[x + 1] [y — 1]} == INFECTED
np. random. rand() == SPREAD_DIAGOMAL_PROB):
new_grid[x] [y] = INFECTED
elif (x > 8 status( .grid[x - 1] [y]} == INFECTED
np. random. rand() <= SPREAD_DIRECT_PROB):
new_grid[x] [yl = INFECTED
elif (x = horizontal_count - 1
status( .grid[x + 11 [yl) == INFECTED
np. random. rand() == SPREAD_DIRECT_PROB):
new_grid[x] [y] = INFECTED
elif (x » @ y < vertical_count - 1
status( .grid[x - 1] [y + 1]} == INFECTED
np.random. rand() <= SPREAD_DIAGOMAL_PROB):
new_grid[x] [y] = INFECTED
elif (y « vertical_count - 1
status( .grid[x] [y + 1]1) == INFECTED
np. random. rand() == SPREAD_DIRECT_PROB):
new_grid[x] [y] = INFECTED
elif (x =« horizontal_count - 1
y < vertical_count - 1
status( .grid[x + 1] [y + 1]) == INFECTED
np.random. rand() <= SPREAD_DIAGOMAL_PROB):
new_grid[x] [y] = INFECTED
elif np.random.rand{) == MEW_INFECTION_PROB:
new_grid[x] [yl = INFECTED
elif status{current_box) == INFECTED:
if np.random.rand() == LETHALITY:
new_grid[x] [y] = DEAD
elif np.random.rand({) <= RESTORATIOM_RATE:
new_grid[x] [y] = RECOVERED
elif np.random.rand() <= NEW_HEALTHY_PROB:
new_grid[x] [yl = HEALTHY

for x in range(horizontal_count):
or y in range({vertical_count):

.canvas. itemconfig( .grid([x] [y], fill=new_grid[x][y])

.data_update()




Rysowanie wykresu stanu symulacji do klatki obecnej po naciénieciu pra-
wego przycisku myszy oraz inicjacja i rozpoczecie dzialania programu wyglada
nastepujaco:

plot_datai{self, _}:
df = pd.DataFrame(

_, ax = plt.subplots(l, 1, fi

df.plot(kind="1

df.plot(kind="11

df.plot(kind="1

df.plot(kind="11 AMe b , color="hbla

df.plot{kind="'1 1 , color=
plt.show()

if __name__ == '__|
root = tk.Tki)
forest = PandemicWindow(root)
root.mainloop()

4 Whnioski

Program oparty na modelu SEIRD jest znacznie bardziej obrazowy i szcze-
gélowy. Przede wszystkim otrzymane wykresy odpowiadaja rzeczywistemu roz-
przestrzenianiu sie epidemii koronawirusa. Przy odpowiednich warunkach po-
czatkowych (danych, ktérymi dysponujemy), jesteSmy w stanie okreslié punkt
w ktérym znajdujemy sie obecnie na krzywej zachorowan:

1e6 Lockdown after 14 days

3.0 4

Exposed
2.5 Infected

Recovered
2.04 = Dead
1.5
1.0 4
0.5 4
0.0 4

0 50 100 150 200 250 300
Time (days)

10



Mozemy takze przewidzieé¢ dalszy przebieg krzywej w przypadku mniej sku-
tecznych metod profilaktycznych:

167 Lockdown after 14 days
3.0 4
Exposed
254 —— Infected
: —— Recovered
— Dead
2.04
1.5+
1.0 1
0.5
0.0 A
T T T T T T T
4] 50 100 150 200 250 300
Time (days)

Lub przypadek catkowitego braku zachowania Srodkéw bezpieczenstwa i
ochrony zdrowia:

le7 Lockdown after 60 days
354
3.0
2.5+
Exposed
2.0 - Infected
—— Recovered
154 = Dead
1.0 4
0.5 +
0.0
0 50 100 150 200 250 300
Time (days)

Model Monte-Carlo umozliwia nam klarowne przedstawienie rozprzestrze-
niania sie¢ wirusa, jednak w znacznie bardziej ogdlny sposéb, przypominajacy
nieco popularng na komputerach stacjonarnych gre ,Saper”. Z perspektywy gra-
ficznej jest on bardziej popularnonaukowy od swojego poprzednika, co $wietnie
sprawdzi sie w celu szerzenia $wiadomosci spoleczenstwa dotyczacej sposobu
rozprzestrzeniania sie wirusa. Pod katem naukowym wypada znacznie gorzej,
poniewaz na jego podstawie mozemy uzyskaé jedynie podstawowe informacje,
ktore nie niosa za sobg zadnych nowatorskich obserwacji.
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Przewaga metody SEIRD nad Monte-Carlo wynika z iloéci uwzglednionych
w niej parametréw. W drugim przypadku znacznie cigzej jest je dopasowac.
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5 Podsumowanie

Wykonany projekt ukazuje w dwoch réznych sposobach graficznych rozprze-
strzenianie sie epidemii. Oba wykorzystane modele spelniaja swoja role, choé
w zalozeniu sg skierowane do dwéch réznych grup odbiorcéw, w zaleznosci od
ich oczekiwan. Zgodnie z opisanymi wnioskami, metodyka zastosowana w SE-
IRD jest znacznie bardziej dokladna, Monte-Carlo charakteryzuje sie natomiast
przystepniejszym, bardziej oczywistym wygladem.

Warto wspomnieé, ze powyzsze sposoby sprawdza, sie takze w przypadku mo-
delowania zachowan innych wiruséw lub zjawisk przyrodniczych np. pozardw.
Czesto stosowane sg réwniez w bardziej abstrakcyjnych projektach, np. grach
komputerowych dotyczacych pandemii zombie.

— WORLD B 3
- Business as usual

. KEY RESEARCH CONTRIBUTORS:
o — — Bolivia
COUNTRY STATE 9 5 / =
v 2 .
USA 3
Canada ISTATS RESEARCH PRIORITY:
Greenland | HEALTHY High
Mexico ¥ onmeme
Brazil POTENTIAL % ACTIVE
Argentina A, | WFECTED ‘ 1] A
Caribbean 067,261,107 B | | |
C. America DEAD
Colombia g 702,

Ich cecha wspdlnag jest niewatpliwie prosta konstrukcja, ktora znacznie ogra-
nicza mozliwo$¢ popelionego przy tworzeniu programéw bledu. Sprawia to row-
niez, ze prawidlowo wykonane dziataja bez zarzutu przy zaimplementowanych
danych poczatkowych, co mozna zaobserwowaé we wnioskach.
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6 Bibliografia

Materialy wykorzystane w tworzeniu wstepu teoretycznego:
https://en.wikipedia.org/wiki/Virus

https://www.fuw.edu.pl/~ jarekz/MODELOWANIE/modele_epidemii.pdf
http://kft.umcs.lublin.pl/baran/epk/modelowanie/sobol.pdf
Materialy wykorzystane w trakcie opracowywania modeli:

https://arxiv.org/pdf/2003.09909.pdf?fbclid=IwAROhSFn-NZsVK6xdWksZ_
tjlplTyanevdt6s0fYG_X1TYY2v-AQSxnWlk_Q

https://en.wikipedia.org/wiki/Percolation_theory

WzorowaliSmy sie takze na przestanych przez Pana plikach ”perc.py” oraz
”"MCPlot.py”

Tlustracja przedstawiajaca schemat ataku wirusa na organizm zywy pocho-
dzi ze strony:

https://pl.wikipedia.org/wiki/Wirusy

[lustracja wykorzystana w podsumowaniu, przedstawiajaca rozgrywke w grze
Plague Inc., pochodzi ze strony:

https://apps.apple.com/pl/app/plague-inc/i1d52581883971=pl#7platform=
ipad

Pozostate, wykorzystane screenshoty pochodza z naszych programéw.

17


https://en.wikipedia.org/wiki/Virus
https://www.fuw.edu.pl/~jarekz/MODELOWANIE/modele_epidemii.pdf
http://kft.umcs.lublin.pl/baran/epk/modelowanie/sobol.pdf
https://arxiv.org/pdf/2003.09909.pdf?fbclid=IwAR0h5Fn-NZsVK6xdWksZ_tjlp1Tyanevdt6sOfYG_XlTYY2v-AQSxnWlk_Q
https://arxiv.org/pdf/2003.09909.pdf?fbclid=IwAR0h5Fn-NZsVK6xdWksZ_tjlp1Tyanevdt6sOfYG_XlTYY2v-AQSxnWlk_Q
https://en.wikipedia.org/wiki/Percolation_theory
https://pl.wikipedia.org/wiki/Wirusy
https://apps.apple.com/pl/app/plague-inc/id525818839?l=pl#?platform=ipad
https://apps.apple.com/pl/app/plague-inc/id525818839?l=pl#?platform=ipad

	Cel pracy
	Wstep teoretyczny
	Wirusy
	Modelowanie komputerowe

	Opis projektu
	Model SEIRD
	Model Monte-Carlo

	Wnioski
	Podsumowanie
	Bibliografia

